N

N

Exploration du génome du peuplier noir: identification
de variations structurales
Romane Guilbaud, Véronique Jorge, Odile Rogier, Leopoldo Sanchez

Rodriguez, Patricia Faivre-Rampant, Harold Duruflé

» To cite this version:

Romane Guilbaud, Véronique Jorge, Odile Rogier, Leopoldo Sanchez Rodriguez, Patricia Faivre-
Rampant, et al.. Exploration du génome du peuplier noir: identification de variations structurales.
1. colloque INRAE Genomics, May 2022, Orléans, France. . hal-03937688

HAL Id: hal-03937688
https://hal.inrae.fr /hal-03937688
Submitted on 13 Jan 2023

HAL is a multi-disciplinary open access L’archive ouverte pluridisciplinaire HAL, est
archive for the deposit and dissemination of sci- destinée au dépot et a la diffusion de documents
entific research documents, whether they are pub- scientifiques de niveau recherche, publiés ou non,
lished or not. The documents may come from émanant des établissements d’enseignement et de
teaching and research institutions in France or recherche francais ou étrangers, des laboratoires
abroad, or from public or private research centers. publics ou privés.

Distributed under a Creative Commons Attribution - NonCommercial - NoDerivatives 4.0
International License


https://hal.inrae.fr/hal-03937688
http://creativecommons.org/licenses/by-nc-nd/4.0/
http://creativecommons.org/licenses/by-nc-nd/4.0/
http://creativecommons.org/licenses/by-nc-nd/4.0/
https://hal.archives-ouvertes.fr

El

REPUBLIQUE
FRANCAISE

Liberté
Egalité
Fraternité

Romane Guilbaud, Odile
Rogier, Veronique Jorge,
Harold Durufle, Leopoldo
Sanchez, Patricia Faivre
Rampant

Mateériel

INRAZ

Etude du Polymorphisme
des Génomes Végétaux

5%

BiolForA

PGV

B4~ie St

Exploration du genome du peuplier noir:

v

identification de variations structurales

Les variations structurales (SVs) sont des rearrangements genomiques de plus de 50 pb, incluant les insertions, delétions,

duplications et inversions.

Ces variations sont tres etudiees chez de nombreuses especes car elles sont en lien avec certaines maladies ou la variation de
caracteres d'interet. Avec l'accessibilite du resequencage pour de nombreuses especes vegetales, dont les arbres, de plus en plus
d'etudes sur les SVs sont realisees et rendent accessibles de nombreux outils bioinformatiques pour leur déetection.

L'objectif premier de cette etude est d'etablir un catalogue de SVs chez le peuplier noir, Populus nigra, en exploitant l'information
apportee par notre materiel structure en trios.

e 37 individus, organisés en 7 familles divisibles en 16 trios parents-descendant
* Séquencés en short reads Illlumina de 100 a 150 bp a des profondeurs variables (9X a 57X)
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Methodes

 Mise en place d'un pipeline de découverte et de génotypage des SVs

o Testde ségrégation mendélienne et sélection des SVs

 Génome de référence utilisé: Populus trichocarpa Nisqually V4
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For each sample Reads from sequencing

Mapping

*_

Merge bams and
mark duplicates

® Map reads with RG group (bwa mem)

® Mark the duplicatesin the BAM files (Picard
MarkDuplicates) (+ samtools for index)

* Merge into one BAM if severalfiles for the
sample (Picard MergeSamFiles)

e Filter to keep only paired reads (samtools view)

e Call SV with 3 callers: Delly, Lumpy and Manta

e Filter the calls from each caller to have at least5

filter reads supporting the variant (bcftools filter)

25 303 SVs co-localisent avec 19 578 genes
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Filtered SVs: SVs aprés génotypage et filtres
Coherent SVs: conformes a la ségrégation mendélienne
SVs in genes: SVs se trouvant dans les genes (+/- 2000 pb)

Presence des SVs dans les individus du panel

o 135565Vs(53,6 % )sontretrouvés chez au moins 30 individus
e 65795Vs(26 % )sont retrouvés chez moins de 7 individus
e 51685Vs(20,4 %) sont retrouvés chez 7 a 29 individus

6 307 SVs sont partagés par tous les individus avec un génotype
homozygote alternatif ( [l ), ce qui correspond a des variations

interspécifiques entre P. trichocarpa et P. nigra

Conclusions:

Bonne performance de I'analyse en t
dresser un catalogue de SVs

19 578 /41 335 génes sont affectés
SVs

Les SVs sont répartis de maniére non
uniforme sur le génome

La taille des cercles correspond au nombre de fois ot le terme GO est associé a un SV
La couleur correspond a l'unicité du terme au sein de |a liste des termes GO
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* Create a consensus of SV positions between
the callers for each sample (SURVIVOR)

Consensus  Create a consensus of SV positions between

the samples (SURVIVOR)
¥
* Genotypethe SVs DEL, INV and DUP
Genotyping (Svtyper)
* Genotype the SVs INS (Delly)
G
Filteri d o e Filter SVs that are: Longer than100 kb, or 0/0
USRS a? Matrix or./.in all samples (bcftools)
creation  Create genotyping matrix (bcftools)

@

® Test Mendelian segregation on
parents/descendanttrios (perl)

* Eliminate SVs with incoherentsegregation
(Rscript)

@

e |dentify overlaps between SVs and genes
from the reference genome for

* SVs entirely included in the gene
* SVs covering at least 50% of the gene

Overlap with genes on
the ref genome

Nisqually v4

chr04

Les courbes représentent le log du nombre de SVs par fenétre

de 100 kb
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Utilisation d'un génome de référence P. nigra
Comparaison P. trichocarpa vs P. nigra
Ftude de l'impact des SVs sur la

Co-localisation SVs/phénotypes
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